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1.该水稻突变体长护颖性状的遗传分析结果表明，LG-1 与 AJNT 杂交的 F1
代的护颖表现为野生型，F2 代群体中野生型株和突变体型株比例显著符合 3:1 的
分离规律。表明该突变体的长护颖性状受一对隐性基因控制，将该基因暂命名为
lg-1(t)。 
2.应用 BSA 法建立正常护颖 DNA 池和长护颖 DNA 池，共用 594 对 SSR 引
物对亲本 LG-1、AJNT 及两个 DNA 池进行亲本间多态性和基因池间多态性筛选，
获得具有基因池间多态性引物 8 对，即 RM51、RM295、RM20828、RM20852、
RM20903、RM20948、RM21004 和 RM21035。 
3.选用突变型株系作为定位群体，通过标记性状连锁分析与基因定位结果表
明，控制该突变体长护颖性状的 lg-1(t)基因位于第 7 号染色体的 RM20903 和
RM20948 之间，与 RM20903 和 RM20948 间的遗传距离分别为 3.8 cM 和 4.9cM。 






















Researches on floral organ were always hotspots to plant molecular biologists. 
The discovery and studies on long glumes mutant may further elucidate additionally 
that the molecular mechanism of rice floral development. In this study, we obtained a 
long empty glumes mutant, named LG-1, derived from the mature pollen of indica 
rice variety after being treated with γ-ray. The mutant has reached genetic steadily 
after several generations of self-cross. Except that the rice glume is abnormal and its 
glume length reached the length of grain, the other main characters have no abnormal 
performance. The genetic mechanism underline this mutant is still unclear. Therefore, 
we made the long glume mutant cross with AJNT, an wide used indica rice variety 
with normal glume length, established an F2 segregation population, and employed 
SSR markers on the long glume trait for genetic analysis and gene mapping. It is 
important for elucidating the control of long glume rice molecular mechanism of 
development, gene cloning and function. The results are as follows: 
1. Genetic analysis of the long glume mutant showed that the F1 generations 
derived from cross of LG-1 with AJNT showed the wild-type phenotype, the F2 
generations of wild type strain and mutant strains showed a significant proportion of 
3:1 segregation law, which met the one pair gene segregation ratio. The result 
suggested that the mutant long glume trait was controlled by a recessive gene, 
tentatively named the gene lg-1 (t). 
2. 594 pairs of SSR primers were used for polymorphism anylisis and obtained 
137 pairs of polymorphic primers between the two parents. A wild-type DNA pool 
and long glumes DNA poo1 also established by BSA method and screened for 
polymorphism between the two gene pools using the above 137 primers. 8 pairs of 
polymorphic primers were obtained between the gene pools, they are RM51, RM295, 
RM20828, RM20852, RM20903, RM20948, RM21004 and RM21035. 
3. Mutant plants were selected as the mapping population, trait linkage analysis 















glume mutant located on chromosome 7 between SSR markers RM20903 and 
RM20948, with genetic distance of 3.8 cM and 4.9 cM, respectively. 
4. Forecast lg-1 (t) with Os07g0139300 for the same gene, sequencing results 
showed that the 11 bp deletion led to amino acid change. 
The results lay the foundation for further fine mapping, and cloning lg-1 (t) gene, 
help to elucidate the molecular mechanism of rice floral organ development. 
  
 




































1995 年，Angenent 等从矮牵牛中分离鉴定控制胚珠发育的 D 类基因 FBP7
和 FBP11，“ABC”模型被完善成为增加控制胚珠发育的“ABCD”模型[7-9]。而
SEP1、SEP2、SEP3 和 SEP4 基因的分离，使得经典的“ABC”模型被扩展为
“ABCDE”模型或“ABCE”模型[10-15]。由于“ABCE”模型无法在蛋白领域更































Figure 1-1 The structure of floral organ in rice[26] 
A rudimentary glume; B empty glume; C lemma; D palea;  




















两个 MADS 框基因，OsMADS2 和 OsMADS4,与拟南芥的 B 功能基因 PI 是高度
同源的。OsMADS2 的 mRNA 在水稻的花器官浆片和雄蕊中的积累[29]，与 PI 在
拟南芥的第二、三轮花器官，花瓣和雄蕊中的积累相似，在表达反义的 OsMADS4
基因的转基因水稻植株中，浆片变成了类似内稃或外稃的器官，这与在双子叶植
物中，B 功能缺失引起花瓣转变成花萼的表型相似[2,30]。水稻的 RAPIA 基因是拟
南芥的 AP1 同源基因[28,31]，它的 mRNA 主要在发育的内稃、外稃和浆片中表达，
与 AP1 基因在拟南芥的花萼和花瓣中表达相似[32]。 
1.3 水稻中的“ABC”模型 
在拟南芥和金鱼草中已克隆了大量花形态建成基因，这些花器官特征基因都










    A 功能基因：RAPIA(OsMADS15) [27]、OsMADS14[21]和 OsMADS18[37]是基于
API/SQUA 在水稻中克隆的 A 类功能同源基因。这三类基因都与 AP1 相似程度很
高[31,38],但表达的部位各不相同[39-41]。RAP1A 编码的蛋白质非常近似于玉米中的
ZAP1 蛋白[34]。原位杂交实验结果表明 RAPIA 在小穗发育早期的花分生组织顶端
区域表达，花发育后期局限在内稃、外稃和浆片中表达，但不在雄蕊原基雌蕊原
基中表达，这也就意味着苞片、萼片和滑板之间的同源性。这与拟南芥 API 基因
的序列高度相似[35]，表明 RAPI 在水稻花分生组织诱导中起重要作用。 
B 功能基因:序列分析表明，OsMADS2 和 OsMADS4 基因与 GLO/PI 基因家族
序列具高度保守性[27]。Northern 杂交分析表明 OsMADS4 在第二轮和第三轮器官
















向同源基因在水稻中是保守的[27]。通过 RNA 干涉的方法使 OsMADS2 沉默，结
果仅仅影响浆片的决定性，而雄蕊的发育时正常的[42]。OsMADS16 基因的 cDNA
是用 OsMADS4 为钓饵通过酵母双杂交系统得到的，序列分析表明 OsMADS16
属于 AP3 基因家族[43]。OsMADS16 也主要在第二轮和第三轮花器官中表达
[27,29,44]。这表明 B 功能基因在水稻中是保守的。但是 OsMADS16 在酵母中具有
转录活性，能与 PI 相互作用，不在酵母中没有转录活性，而且不能与 OsMADS4
相互作用[44]。所以 OsMADS16 和 AP3 蛋白的功能存在差异，这暗示 AP3 家族在
单子叶植物和双子叶植物的分子进化过程中，其 B 基因功能发生了变异。在拟
南芥中，AP3 和 PI 形成异源二聚物，被认为是作为一个转座因子在起作用[45]。
水稻中的 OsMADS16 蛋白在酵母双杂交系统里与 OsMADS4 互相作用但不能与
OsMADS2 互相作用。因此，OsMADS2、OsMADS4 分别与 OsMADS16 形成的二
聚物可能导致了每个基因的抑制系在表现型上的不同。在转基因水稻中，
OsMADS16 的异位表达能提高 OsMADS4 的表达，与拟南芥中的 AP3 和 PI 的作
用机制相似[46],说明了 B 功能基因的自体调节在水稻中是部分保守的。相反，
OsMADS2 不因为 OsMADS16 的异位表达而向上调节。综上所述，OsMADS2 和 
OsMADS4 具有不同的功能，表明 PI 的直向同源基因在水稻中被复制后，基因功
能出现了多样化。 
C 功能基因:水稻中目前克隆到的 C 功能基因有 OsMADS3、RAG 和 DL[29,35], 
OsMADS3 和 RAG 调控雄蕊和心皮，与拟南芥的 AG 基因是同源基因，DL 基因
仅在心皮原基中持续表达，是心皮发育所必须得。OsMADS3 蛋白与 AG 蛋白
MADS 结构域的氨基酸 100％相同，全部序列氨基酸 64%相同，但 OsMADS3 蛋
白缺少 C-末端，与玉米的 ZAGI 和金鱼草的 PLE 在 MADS 结构域只有一个氨基
酸不同。OsMADS3 和 RAG 编码的蛋白质序列除 N 端 RAG 多出 39 个氨基酸外，
其余序列只有一个氨基酸的差异，核酸序列比较发现，1.4kb cDNA 的 RAG 与
OsMADS3 有 14 个核苷酸不同(包括未翻译的引导序列)。Southern 分析表明，二
者在水稻基因组中皆为单拷贝。这些结果暗示 RAG 与 OsMADS3 可能代表相同
的基因，两个 cDNA 核苷酸序列的差异反映了不同品种间可能存在多态性，它
















变成心皮，花瓣变成花药，这与 35S-转基因拟南芥表型相似，由此推测 RAG 、








获得 RAG 、OsMADS3 和 DL 功能缺失突变体是了解水稻 AG 族同源基因功能的
关键。日本学者 近发现，拟南芥的 AG 基因在水稻的进化过程中发生了复制，
形成了两个功能相似基因，分别为 OsMADS3 和 OsMADS58，两者共同行使 C
基因功能[47]。 
D 功能基因:胚珠是雌性生殖器官 重要的部分，胚珠的发育在开花植物中
曾有广泛的研究。OsMADS13 是从水稻中分离出的一个新的 MADS-box 基因[48]，
属于 D 功能基因，其编码的蛋白质氨基酸序列与 OsMADS3 56.8%相同，与玉米
的 ZAGPZMM2 和矮牵牛的 FBP7/FBP11 分别有 85.7%、85.8%和 75%以上的序列
相同。虽然 OsMADS13 与 OsMADS3 有较高的序列同源性，但它们的表达模式不
相同，OsMADS3 在雄蕊和心皮中表达，而 OsMADS13 只在心皮中表达，且主要
在胚珠的孢子体部分表达[49]，这表明二者在水稻花发育中具有不同的功能。
OsMADS13 的表达模式与玉米的 ZAG2 非常相似，都在发育的胚珠中表达，表明
它们可能在胚珠发育中起重要作用。此外，OsMADS13 编码的蛋白质氨基酸序列
与矮牵牛的 FBP7 和 FBP11 具有较高的同源性，Angenent 等[9,50]通过对 FBP7 和
FBP11 过量表达和抑制表达实验己证实它们属 D 功能基因。OsMADS13 在水稻
中的过量表达和抑制表达实验可能有助于阐明该基因的功能。 


















应将控制胚珠发育的 D 基因分离出来，称之为 E 类，而将 SEP 基因称为 D 类基
因更合适。目前为止，水稻中至少存在 5 个 SEP 基因[44,51]，但是他们的功能还
没有进行较为详细的阐释。LHS1 是仅有的一个被阐明了部分功能的 SEP 基因[51],







隐性单基因控制，并被精细定位于两个 STS 标记 AP001113 和 AP001001 之间的




日本学者 Yoshida 等[54]通过详细分析了一个长护颖的突变体 g1 的表型后，
发现 g1 的长护颖是护颖同源异型转换成外稃造成的，说明了 G1 基因参与了护
颖的命运决定，抑制其发育成外稃。其对 G1 基因进行了克隆，该基因编码一个
植物特有的基因家族成员，包含一个以前未鉴定的结构域，命名为 ALOG
（Arabidopsis LSH1 and Oryza G1）。G1 的 mRNA 在护颖原基发育的全程表达，
G1 蛋白定位于核内。利用酵母 GAL4 系统进行了反式激活作用鉴定，表明 G1
参与了转录调控。 
陈代波等[26]在特种栽培稻品种“鸭血糯”中发现一个长护颖自然突变体，
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